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の復元 1.Human      ヒト
2.Chimpanzee チンパンジー

















Hasegawa, Yano and Kishino (1984) model
( HKY model )




最尤法と尤度(Likelihood) L = P(data|model)







– A ⇔ G,  T ⇔ C トランジション







Transition probability matrix P(t) during time t
P (t) = eQt
系統樹＝ トポロジー＋距離
• トポロジー ＝ 枝分かれの順番
トポロジー空間から探索





















hard to be appeared 





The space of all 15 possible unrooted trees with 5 tips
遺伝子系統×ゲノム構造比較＝進化ダイナミクス
遺伝子比較 ゲノム構造比較
遺伝子
の系統
祖先ゲノム
の復元
遺伝子ファミリーの進化
突然変異の歴史
重複
獲得
喪失
遺伝子や機能の獲得・喪失に
関わった突然変異の解明
分子系統学
ゲノム系統学
ゲノム比較学
ゲノム進化学
分子進化の解明へ
1億年前の大陸配置と真獣類の進化
北方獣類 Boreotheria
異節類
（南米獣類）
アフリカ獣類 Afrotheria
